1106 AA. 

W37712; 

ll-MAR-1998 (first entry} 

Rabbit skeletal calcium channel alpha-2 subunit. 

Rabbit; skeletal; calcium channel alpha-2 subunit; hybridisation; 
probe . 

Oryctolagus cuniculus . 
US5686241-A. 
ll-NOV-1997 . 



RESULT 8 
W37712 

ID W37712 standard; Protein; 
XX 
AC 
XX 
DT 
XX 
DE 
XX 
KW 
KW 
XX 
OS 
XX 
PN 
XX 
PD 
XX 
PF 
XX 
PR 
PR 
PR 
PR 
PR 
XX 
PA 
XX 
PI 
XX 
DR 
DR 
XX 
PT 
PT 
XX 
PS 
XX 
CC 

cc 

CC 

cc 
cc 
cc 
cc 
cc 
cc 

XX 
SQ 



28-SEP-1994 

08-NOV-1990 
04-APR-1988 
04-APR-1989 
13-JUL-1992 
28-SEP-1994 



94US-0314083 

90US-0603751 
88US-0176899 
89WO-US01408 
92US-0914231 
94US-0314083 



(SIBI-l SIBIA NEUROSCIENCES INC. 

Brenner R, Ellis SB, Harpold MM, Schwartz A, Williams ME; 

WPI; 1997-558134/51. 
N-PSDB; T96812. 

Oligonucleotide probes - for identifying calcium channel alpha-2 
subunits 

Disclosure; Fig 2A-F; 44pp; English. 

This is a rabbit skeletal muscle calcium channel alpha-2 subunit. 
The DNA sequences of the alpha-2 subunit (rabbit and human - 
see T96812-13} are useful as hybridisation probes for identifying nucleic 
acids encoding all or part of a calcium channel alpha-2 subunit. Certain 
diseases, e.g. Lambert-Eaton Syndrome, involve autoimmune interactions 
with calcium channels. The ready availability of calcium channel subunits 
would make possible immunoassays for diagnosis of such diseases and an 
understanding of them at the molecular level that could lead to effective 
methods for treating them. 

Sequence 1106 AA; 



Query Match 20.3%; Score 1148.5; DB 18; Length 1106; 

Best Local Similarity 28.5%; Pred. No. 1.7e-88; 

320; Conservative 234; Mismatches 440; Indels 129; Gaps 39; 



II: I : I : I I : : : : I II I I : : I : : I : III: 



I:::|:: :|:|: II ll: |:: I : |:lt :: I : I I 



: I I : : I : II : : ! : : | : | : : | : | | | 



I II : II II I I f I I I I : I : : I I I I I i I I I I I I : : I I I M 



Matches 


Qy 


33 


Db 


25 


Qy 


92 


Db 


85 


Qy 


149 


Db 


143 


Qy 


207 


Db 


203 



Qy 264 SGSMKGLRLTIAKQTVSSILDTLGDDDFFNIIAYNEELHYVEPCLNGTLVQADRTNKEHF 323 

t I I : I I I : : : I I : I : I I I I I I I : : : t I I I I I I : I I : 

Db 263 sgsvsgltlklirtsvsemletlsdddfvnvasfnsnaqdvs-cfq-hlvqanvrnkkvl 320 

Qy 324 REHLDKLFAKGIGMLDIALNEAFNILSDFNHTGQGSICSQAIMLITDGAVDTYDTIFAKY 383 

: : : : : I I I I : I I I : : I : I :: I I I I I I : I I I I I 

Db 321 kdavnnitakgitdykkgf sfafeqllnynvsran — cnkiimlf tdggeeraqeifaky 378 

Qy 384 NWPDRKVRIFTYLIGREAAFADNLKWMACANKGFFTQISTLADVQENVMEYLHVLSRPKV 443 

I I : t I I: t ! : : I : : : I I I I I I I : : : t : : : : I I I 1 I I I I I 

Db 379 n-kdkkvrvftf svgqhnydrgpiqwmacenkgyyyeipsigairintqeyldvlgrpmv 437 

Qy 4 44 I--DQEHDVVWTEAYIDSTLTDDQGPVLMTTVAMPVFS KQNETRSKG-ILLGVVGT 4 96 

: I: Ml : I |: I :|||: :|:| I ::|||:| 

Db 438 lagdkakqvqwtnvyldal elg — Ivitgtlpvfnitgqf enktnlknqlilgvmgv 492 

Qy 497 DVPVKELLKTIPKYKLGIHGYAFAITNNGYILTHPELRL LYEEGKKRRKPNYSS 550 

II::::: I : : I : I I I II M I : I I I I : : : : I : 1 I : 

Db 493 dvsledikrltprftlcpngyyfaidpngyvllhpnlqpkpigvgiptinlrkrrpnvqn 552 

Qy 551 VDLSEVEWEDRDDV LRNAMVNRKTGK--FSMEVK KTVDKGKRVLVMT 595 

It :: I :|: :|| |:: ::|: j || : :||| I 
Db 553 pksqepvtldfldaelendikveirnkmidgesgektf rtlvksqderyidkgnrt 608 

Qy 596 NDYYYTDIKGTPFSLGVALSRGHGKYFFRGNVTIEEGLHDLEHPDVSLADEW 647 

I : I : I I : I : : I : : III: : : I : 
Db 609 --ytwtpvngtdysslalvlptysf yyikak — ieetitqarysetlkpdnfeesgytf 1 664 

Qy 64 8 SYCNTDLHPEHRHLSQLEAIKLYLKGKEP-LLQCDKELIQEVLFDA-VVSAPIEAYW 702 

II : I i I : I : : II I : : I I I I I I : : : I I 

Db 665 aprdyc-sdlkpsdnntef llnfnef idrktpnnpscntdlinrvlldagf tnelvqnyw 723 

Qy 703 TSLALNKSENSDKGVEVAFLGTRTGLSRINLFVGAEQLTNQDFLKAGDKENIFNADHFPL 762 

: : : I II : I : I I : : I : : | | : : 

Db 724 s kqknikgvkarfvvtdggitrvyp keagenwqenpetyeds 765 

Qy 763 WYRRAAEQIPGSFVYSIPF--STGPVNKSNVVTASTSIQLLDERKSPVVAAVGIQMKLEF 820 

:|:|: : ::|:: |: :tl : : I :::: : I I III:: : 
Db 766 fykrsldn — dnyvf tapyfnksgpgayesgimvskaveiyiqgkllkpavvgikidvns 823 

Qy 821 FQRKFWTASRQCASLDGKCSISCDDETVNCYLIDNNGFILVS--EDYT-QTGDFFGEIEG 877 

: I I : I : : ::| ::|: ||:|:: :f II I I lt|||: 

Db 824 wienftktsirdpcagpvcdckrnsdvmdcvilddggfllmanhddytnqigrf fgeidp 883 

Qy 878 AVMNKLLTMGSFKRITLYDYQAMCRANKESSDGAHGLLDPY NAFLSAVKW 927 

: : I I : : : i I I I : : I Ml I : : ! I 

Db 884 slmrhlvnisvyafnksydyqsvcepgaapkqga-ghrsayvpsiadilqigwwataaaw 942 

Qy 928 IMTELVLFLVEF NLCSWWHSDMTAKAQKLKQTLEPCDTEYPAFVSERTIKETTGNI 983 

: : I : I III I : I ( I : : I : I : 

Db 943 silqqfllsltfprlleaadmedddf tasmsk qsciteqtqyf fdndsksf sgvl 997 

Qy 984 ACEDCSKSFVIQQIPSSNLFMVVVDS--SCLCESVAPITMAPIEIRYNESLKCERLKAQK 1041 

I : I I : I :::::: I I : : I : I : I I : : : I : I : : I : 

Db 998 dcgncsrifhveklmntnlifimveskgtcpcdt rlliqaeqtsdgpdpcdmvkqpr 1054 

Qy 1042 IRRRPESCHGFHPEENARECGGA PSLQA QTVLLLL 107 6 

I : I : I : I : : I I I III: I I I I I 

Db 1055 yrkgpdvcfdnnvledytdcggvsglnpslwsiigiqfvllwl 1097 

RESULT 1 
US-08-435-675B-5 

; Sequence 5, Application US/08435675B 
; Patent No. 5710250 
; GENERAL INFORMATION: 

APPLICANT: Ellis, Steven Bradley 

APPLICANT: Williams, Mark E. 



APPLICANT: Harpold, Michael Miller 
APPLICANT: Schwartz, Arnold 
APPLICANT: Brenner, Robert 

TITLE OF INVENTION: CALCIUM CHANNEL COMPOSITIONS AND METHODS 
NUMBER OF SEQUENCES: 6 
CORRESPONDENCE ADDRESS: 

ADDRESSEE: Brown, Martin, Haller & McClain 

STREET: 1660 Union Street 

CITY; San Diego 

STATE : CA 

COUNTRY : USA 

ZIP: 92101-2926 
COMPUTER READABLE FORM: 

MEDIUM TYPE: Diskette 

COMPUTER: IBM Compatible 

OPERATING SYSTEM: DOS 

SOFTWARE: FastSEQ Version 1.5 
CURRENT APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US/08/4 35, 675B 

FILING DATE: 05-MAY-1995 

CLASSIFICATION: 435 
PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US 08/314,083 

FILING DATE: 28-SEP-1994 

APPLICATION NUMBER: US 07/914,231 

FILING DATE: 13-JUL-1992 

APPLICATION NUMBER: US 07/603,751 

FILING DATE: 08-NOV-1990 
ATTORNEY/AGENT INFORMATION: 
; NAME: Seidman, Stephanie L 

REGISTRATION NUMBER: 33,779 

REFERENCE/DOCKET NUMBER: 6362-53193 
TELECOMMUNICATION INFORMATION: 

TELEPHONE: 619-238-0999 

TELEFAX: 619-238-0062 

TELEX : 

; INFORMATION FOR SEQ ID NO: 5: 
SEQUENCE CHARACTERISTICS: 
LENGTH: 1106 amino acids 
TYPE: amino acid 
STRANDEDNESS; single 
TOPOLOGY: linear 
MOLECULE TYPE: protein 
FRAGMENT TYPE: internal 
US-08-435-675B-5 



Query Match 20.3%; Score 1148.5; DB 1; Length 1106; 

Best Local Similarity 28.5%; Pred. No. 1.2e-101; 

Matches 320; Conservative 234; Mismatches 440; Indels 129; Gaps 

Qy 33 SEQQIPLSV-VKLWASAFGGEIKSIAAKYSGSQLLQKKYKEYEKDVAIEEIDGLQLVKKL 91 

II: I : I : I I : : : : I II I I : : | : : | : i | | : 

Db 25 SEEPFPSAVTIKSWVDKMQEDLVTLAKTASGVNQLVDIYEKYQDLYTVEPNNARQLVEIA 84 

Qy 92 AKNMEEMFHKKSEAVRRLVEAAEEAHLKHEFDADL QYEYFNAVLINERDKDGNFLEL 148 

I:::|:: :|:|: 11 l|: |:: I : |:jt :: I : I I 
Db 85 ARDIEKLLSNRSKALVRLALEAEKVQ7VAHQWREDFASNEVVYYNAK— DDLDPEKNDSEP 142 

Qy 149 GKEFI— LAPNDHFNNLPVNISLSDVQVPTNMYNKDPAIVNGVYWSESLNKVFVDNFDRD 206 

I : I : : I I : : I : I I : : I : : | : | : : | : | | | : | 

Db 143 GSQRIKPVFIDDANFRRQVSYQHAAVHIPTDIYEGSTIVLNELNWTSALDDVFKKNREED 202 

Qy 207 PSLIWQYFGSAKGFFRQYPGIKWEPDE NGVIAFDCRNRKWYIQAATSPKDVVILVDV 2 63 

lll:|| Ml! I I II I : I : : I I I I I I t I I I I I I I t I I 
Db 203 PSLLWQVFGSATGLARYYPASPWVDNSRTPNKIDLYDVRRRPWYIQGAASPKDMLILVDV 2 62 

Qy 264 SGSMKGLRLTIAKQTVSSILDTLGDDDFFNIIAYNEELHYVEPCLNGTLVQADRTNKEHF 323 

M I : I I I : : : I I : I : I I I I I I I : : : I I I I I || : || : 

Db 263 SGSVSGLTLKLIRTSVSEMLETLSDDDFVNVASFNSNAQDVS-CFQ-HLVQANVRNKKVL 320 



Qy 324 REHLDKLFAKGIGMLDIALNEAFNILSDFNHTGQGSICSQAIMLITDGAVDTYDTIFAKY 383 

: : : : : I ! I I : I I I : : I : i : : I I I I I I : (Nil 

Db 321 KDAVNNfITAKGITDYKKGFSFAFEQLLNYNVSRAN--CNKIIMLFTDGGEERAQEIFAKY 378 

Qy 384 NWPDRKVRIFTYLIGREAAFADNLKWI^CANKGFFTQISTLADVQENVMEYLHVLSRPKV 4 43 

I I : I I I : I I : : I : : : I I I I I I I : : : I : : : : I I I I I I I I I 

Db 379 N-KDKKVRVFTFSVGQHNYDRGPIQWMACENKGYYYEIPSIGAIRINTQEYLDVLGRPMV 437 

Qy 444 I--DQEHDVVWTEAYIDSTLTDDQGPVLMTTVAMPVFS KQNETRSKG-ILLGVVGT 496 

: I: III I:|: : I |: I :|||: :|:| I ::|||:| 

Db 438 LAGDKAKQVQWTNVYLDAL ELG--LVITGTLPVFNITGQFENKTNLKNQLILGVMGV 4 92 

Qy 4 97 DVPVKELLKTIPKYKLGIHGYAFAITNNGYILTHPELRL LYEEGKKRRKPNYSS 550 

II::::: l: : I : I I I I I I I I : I II I : : : : I : | | : 

Db 493 DVSLEDIKRLTPRFTLCPNGYYFAIDPNGYVLLHPNLQPKPIGVGIPTINLRKRRPNVQN 552 

Qy 551 VDLSEVEWEDRDDV LRNAMVNRKTGK--FSMEVK KTVDKGKRVLVMT 595 

II : : I : 1 : : | I I : : : : j : j It : : f I I I 
Db 553 PKSQEPVTLDFLDAELENDIKVEIRNKMIDGESGEKTFRTLVKSQDERYIDKGNRT 608 

Qy 596 NDYYYTDIKGTPFSLGVALSRGHGKYFFRGNVTIEEGLHDLEHPDVSLADEW 647 

I : I : t I : I : : I : : III: : : I : 
Db 609 --YTWTPVNGTDYSSLALVLPTYSFYYIKAK--IEETITQARYSETLKPDNFEESGYTFL 664 

Qy 648 SYCNTDLHPEHRHLSQLEAIKLYLKGKEP-LLQCDKELIQEVLFDA-VVSAPIEAYW 702 

I I : I I I : I : : II I : : I I II I I : : : i | 

Db 665 APRDYC-SDLKPSDNNTEFLLNFNEFIDRKTPNNPSCNTDLINRVLLDAGFTNELVQNYW 723 

Qy 703 TSLALNKSENSDKGVEVAFLGTRTGLSRINLFVGAEQLTNQDFLKAGDKENIFNADHFPL 7 62 

: : : I I I : I : I I : : I : : II : : 

Db 724 S KQKNIKGVKARFVVTDGGITRVYP KEAGENWQENPETYEDS 7 65 

Qy 7 63 WYRRAAEQIPGSFVYSIPF--STGPVNKSNVVTASTSIQLLDERKSPVVAAVGIQMKLEF 820 

: I : I : : : : I : : 1 : : II : : I : : : : : I I 1 || : : : 
Db 7 66 FYKRSLDN--DNYVFTAPYFNKSGPGAYESGIMVSKAVEIYIQGKLLKPAVVGIKIDVNS 823 

Qy 821 FQRKFWTASRQCASLDGKCSISCDDETVNCYLIDNNGFILVS--EDYT-QTGDFFGEIEG 877 

: I I : I : : : : I : : I : I I : I : : : II I I I II I I I : 

Db 824 WIENFTKTSIRDPCAGPVCDCKRNSDVMDCVILDDGGFLLMANHDDYTNQIGRFFGEIDP 883 

Qy 878 AVMNKLLTMGSFKRITLYDYQAMCRANKESSDGAHGLLDPY NAFLSAVKW 927 

: : f I : : : I I I I : : I 111 I : : I I 

Db 884 SLMRHLVNISVYAFNKSYDYQSVCEPGAAPKQGA-GHRSAYVPSIADILQIGWWATAAAW 942 

Qy 928 IMTELVLFLVEF NLCSWWHSDMTAKAQKLKQTLEPCDTEYPAFVSERTIKETTGNI 983 

: : I : I II! I : I I I : : I : I : 

Db 943 SILQQFLLSLTFPRLLEAADMEDDDFTASMSK QSCITEQTQYFFDNDSKSFSGVL 997 

Qy 984 ACEDCSKSFVIQQIPSSNLFMVVVDS--SCLCESVAPITMAPIEIRYNESLKCERLKAQK 1041 

I : I I : 1 :::::: I I : : I : I : I I : : : I : I : : ! : 

Db 998 DCGNCSRIFHVEKLMNTNLIFIMVESKGTCPCDT RLLIQAEQTSDGPDPCDMVKQPR 1054 

Qy 1042 IRRRPESCHGFHPEENARECGGA PSLQA QTVLLLL 107 6 

I : I : I : I : : I II III: I I I I I 

Db 1055 YRKGPDVCFDNNVLEDYTDCGGVSGLNPSLWSIIGIQFVLLWL 1097 



RESULT 2 
US-08-336-257A-8 

Sequence 8, Application US/08336257A 
Patent No. 5726035 
GENERAL INFORMATION: 

APPLICANT: Jay, Scott D 
APPLICANT: Ellis, Steven B. 
APPLICANT: Harpold, Michael M. 
APPLICANT: Campbell, Kevin P. 

TITLE OF INVENTION: CALCIUM CHANNEL COMPOSITIONS AND METHODS 
NUMBER OF SEQUENCES: 8 
CORRESPONDENCE ADDRESS: 

ADDRESSEE: Brown, Martin, Haller & McClain 
STREET: 1660 Union Street 



CITY: San Diego 

STATE : CA 

COUNTRY : USA 

ZIP: 92101-2926 
COMPUTER READABLE FORM: 

MEDIUM TYPE: Diskette 

COMPUTER: IBM Compatible 

OPERATING SYSTEM: DOS 

SOFTWARE: FastSEQ Version 1.5 
CURRENT APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US/08/336, 257A 

FILING DATE: 07-NOV-1994 

CLASSIFICATION: 435 
ATTORNEY/AGENT INFORMATION: 

NAME: Seidman, Stephanie L. 

REGISTRATION NUMBER: 33,779 

REFERENCE/DOCKET NUMBER: 54898 
TELECOMMUNICATION INFORMATION: 

TELEPHONE: (619) 238-0999 

TELEFAX: (619) 238-0062 
; INFORMATION FOR SEQ ID NO: 8: 

SEQUENCE CHARACTERISTICS: 
; LENGTH: 1106 amino acids 

; TYPE: amino acid 

STRANDEDNESS: single 

TOPOLOGY: linear 
MOLECULE TYPE: protein 
FRAGMENT TYPE: internal 
ORIGINAL SOURCE: 
US-08-336-257A-8 



Query Match 20.3%; Score 1148.5; DB 1; Length 1106; 

Best Local Similarity 28.5%; Pred. No. 1.2e-101; 

Matches 320; Conservative 235; Mismatches 439; Indels 129; Gaps 

Qy 33 SEQQIPLSV-VKLWASAFGGEIKSIAAKYSGSQLLQKKYKEYEKDVAIEEIDGLQLVKKL 91 

II: I : I : I I : : : : I II I I : : I : : 1 : Ml: 

Db 25 SEEPFPSAVTIKSWVDKMQEDLVTLAKTASGVHQLVDIYEKYQDLYTVEPNNARQLVEIA 84 

Qy 92 AKNMEEMFHKKSEAVRRLVEAAEEAHLKHEFDADL QYEYFNAVLINERDKDGNFLEL 148 

!:::!:: :|:|: il ll: |:: I : :: I : I I 

Db 85 ARDIEKLLSNRSKALVRLALEAEKVQAAHQWREDFASNEVVYYNAK--DDLDPEKNESEP 142 

Qy 149 GKEFI--LAPNDHFNNLPVNISLSDVQVPTNMYNKDPAIVNGVYWSESLNKVFVDNFDRD 206 

1:1 : : I 1 : : I : 1 I : : I : : | : | : : | : | | | : | 

Db 143 GSQRIKPVFIDDANFRRQVSYQHAAVHIPTDIYEGSTIVLNELNWTSALDDVFKKNREED 202 

Qy 207 PSLIWQYFGSAKGFFRQYPGIKWEPDE NGVIAFDCRNRKWYIQAATSPKDVVILVDV 2 63 

III : I I I I I I I I 11 i : I : : I I I I I I I I I I I I :: I I I II 
Db 203 PSLLWQVFGSATGLARYYPASPWVDNSRTPNKIDLYDVRRRPWYIQGAASPKDMLILVDV 262 

Qy 264 SGSMKGLRLTIAKQTVSSILDTLGDDDFFNIIAYNEELHYVEPCLNGTLVQADRTNKEHF 323 

III: II I : : :|| :|:|| III! I: ::| I I Mil: IM 

Db 263 SGSVSGLTLKLIRTSVSEMLETLSDDDFVNVASFNSNAQDVS-CFQ-HLVQANVRNKKVL 320 

Qy 324 REHLDKLFAKGIGMLDIALNEAFNILSDFNHTGQGSICSQAIMLITDGAVDTYDTIFAKY 383 

: : : : : II II : I I I : : I : I : : M I II I : Mill 

Db 321 KDAVNNITAKGITDYKKGFSFAFEQLLNYNVSRAN--CNKIIMLFTDGGEERAQEIFAKY 378 

Qy 384 NWPDRKVRIFTYLIGREAAFADNLKWMACANKGFFTQISTLADVQENVMEYLHVLSRPKV 4 43 

I I : M I : I I : : I : : : || M II I : : : I : : "I M I M 11 I 

Db 379 N-KDKKVRVFTFSVGQHNYDRGPIQWMACENKGYYYEIPSIGAIRINTQEYLDVLGRPMV 437 

Qy 444 I--DQEHDVVWTEAYIDSTLTDDQGPVLMTTVAMPVFS KQNETRSKG-ILLGVVGT 496 

: I : III I : I : : I Ml : M I : : I : I I : : II I : I 

Db 4 38 LAGDKAKQVQWTNVYLDAL ELG--LVITGTLPVFNITGQFENKTNLKNQLILGVMGV 4 92 

Qy 497 DVPVKELLKTIPKYKLGIHGYAFAITNNGYILTHPELRL LYEEGKKRRKPNYSS 550 

M : : : : : h : I : M I M I M : I II I : : : : I : I I : 

Db 4 93 DVSLEDIKRLTPRFTLCPNGYYFAIDPNGYVLLHPNLQPKPIGVGIPTINLRKRRPNVQN 552 



Qy 551 VDLSEVEWEDRDDV— -LRNAMVNRKTGK--FSMEVK KTVDKGKRVLVMT 595 

II : : I : I : : II j: : : : ! : I | i : : t I I I 
Db 553 PKSQEPVTLDFLDAELENDIKVEIRNKMIDGESGEKTFRTLVKSQDERYIDKGNRT 608 

Qy 596 NDYYYTDIKGTPFSLGVALSRGHGKYFFRGNVTIEEGLHDLEHPDVSLADEW 647 

I : I : I I : I : : 1 : : 111: : : I : 
Db 609 — YTWTPVNGTDYSSLALVLPTYSFYYIKAK--IEETITQARYSETLKPDNFEESGYTFL 664 

Qy 648 SYCNTDLHPEHRHLSQLEAIKLYLKGKEP-LLQCDKELIQEVLFDA-VVSAPIEAYW 702 

I I : I I I : I : : I I I : : I I I I I I : : : II 

Db 665 APRDYC-SDLKPSDNNTEFLLNFNEFIDRKTPNNPSCNTDLINRVLLDAGFTNELVQNYW 723 

Qy 703 TSLALNKSENSDKGVEVAFLGTRTGLSRINLFVGAEQLTNQDFLKAGDKENIFNADHFPL 762 

: : : II I : I : I I : : I : : I I : : 

Db 724 S KQKNIKGVKARFVVTDGGITRVYP KEAGENWQENPETYEDS 765 

Qy 7 63 WYRRAAEQIPGSFVYSIPF--STGPVNKSNVVTASTSIQLLDERKSPVVAAVGIQMKLEF 820 

: I : I : : : : I : : I : : I I : : I : : : : : I I I I I : : : 
Db 7 66 FYKRSLDN--DNYVFTAPYFNKSGPGAYESGIMVSKAVEIYIQGKLLKPAVVGIKIDVNS 823 

Qy 821 FQRKFWTASRQCASLDGKCSISCDDETVNCYLIDNNGFILVS--EDYT-QTGDFFGEIEG 877 

: I I : I : : : : I : : } : I I : t : : : I I i I I I I I II : 

Db 824 WIENFTKTSIRDPCAGPVCDCKRNSDVMDCVILDDGGFLLMANHDDYTNQIGRFFGEIDP 883 

Qy 878 AVMNKLLTMGSFKRITLYDYQAMCRANKESSDGAHGLLDPY NAFLSAVKW 927 

: : I I : : : II II : : I : I 1 I I : : I I 

Db 884 SLMRHLVNISVYAFNKSYDYQSVCEPGAAPNQGA-GHRSAYVPSIADILQIGWWATAAAW 942 

Qy 928 IMTELVLFLVEF NLCSWWHSDMTAKAQKLKQTLEPCDTEYPAFVSERTIKETTGNI 983 

: : I : I III I ' \ W : : I : I : 

Db 94 3 SILQQFLLSLTFPRLLEAADMEDDDFTASMSK QSCITEQTQYFFDNDSKSFSGVL 997 

Qy 984 ACEDCSKSFVIQQIPSSNLFMVVVDS--SCLCESVAPITMAPIEIRYNESLKCERLKAQK 1041 

I : I I : I :::::: II : : I : I : 1 ! : : : 1 : I : : I : 

Db 998 DCGNCSRIFHVEKLINTNLIFIMVESKGTCPCDT RLLIQAEQTSDGPDPCDMVKQPR 1054 

Qy 1042 IRRRPESCHGFHPEENARECGGA PSLQA QTVLLLL 1076 

I : ( : I : I : : I I I III: I I I I I 

Db 1055 YRKGPDVCFDNNVLEDYTDCGGVSGLNPSLWSIIGIQFVLLWL 1097 



RESULT 15 
US-08-455-543A-54 

Sequence 54, Application US/08455543A 
Patent No. 5792846 
GENERAL INFORMATION: 

APPLICANT: Harpold, Michael 
APPLICANT: Ellis, Steven 
APPLICANT: Williams, Mark 
APPLICANT: Feldman, Daniel 
APPLICANT: McCue, Ann 
APPLICANT: Brenner, Robert 

TITLE OF INVENTION: HUMAN CALCIUM CHANNEL COMPOSITIONS AND 
TITLE OF INVENTION: METHODS 
NUMBER OF SEQUENCES: 57 
CORRESPONDENCE ADDRESS: 

ADDRESSEE: Brown, Martin, Haller & McClain 
STREET: 1660 Union Street 
CITY: San Diego 
STATE: California 
COUNTRY: USA 
ZIP: 92101-2926 
COMPUTER READABLE FORM: 
MEDIUM TYPE: Diskette 
COMPUTER: IBM Compatible 
OPERATING SYSTEM: DOS 
SOFTWARE: FastSEQ Version 1.5 
CURRENT APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US/08/455, 543A 
FILING DATE: May 31, 1995 



PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: 08/223,305 
FILING DATE: April 4, 1994 
PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: 07/868,354 
FILING DATE: April 10, 1992 
PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US 07/745,206 
FILING DATE: 15-AUG-1991 
PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US 07/620,250 
FILING DATE: 30-NOV-1990 
PRIOR APPLICATION DATA; 

APPLICATION NUMBER: US 07/482,384 
FILING DATE: 20-FEB-1990 
PRIOR APPLICATION DATA: 

APPLICATION NUMBER: US 07/603,751 
FILING DATE: 04-APR-1989 
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; TELEPHONE: (619)238-0999 
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Query Match 19.7%; Score 1116; DB 1; Length 1086; 

Best Local Similarity 28.3%; Pred No 1.6e-98; 

Matches 322; Conservative 232; Mismatches 457; Indels 126, Gaps 



14 ASALLAAAL-LYAALGDVVRSEQQIPLSV-VKLWASAFGGEIKSIAAKYSGSQLLQKKYK 71 

1 III 1 I • • I II: 1 : I : ! 1 : : : : I M I ' = 

3 AGCLLALTLTLFQSLLIGPSSEEPFPSAVTIKSWVDKMQEDLVTLAKTASGVNQLVDIYE 62 

72 EYEKDVAIEEIDGLQLVKKLAKNMEEMEHKKSEAVRRLVEAAEEAHLKHEFDADL— QY 128 

. I . -1 • III: i : : : I : : '\-\- 1 ' ' = ' * ' • ' 
63 KYQDLYTVEPNNARQLVEIAARDIEKLLSNRSKALVSLALEAEKVQAAHQWREDFASNEV 122 

129 EYFNAVLINERDKDGNFLELGKEFI---LAPNDHFNNLPVNISLSDVQVPTNMYN^^ 185 

123 v™iK--DkipEKNDSEPGSQRiKPVFIEDANFGR-QISYQ^^^^^ 179 

Ov 186 VNGVYWSESLNKVFVDNFDRDPSLIWQYFGSAKGFFRQYPGIKWEPDE— NGVIAFDCR 242 

• I • I • • I • • I I I : I 1 I I : ! I I M i i 1 I I I *■ ' = = ' ' 
Db 180 LNELNWTSALDEVFKKNREEDPSLLWQVFGSATGLARYYPASPWVDNSRTPNKIDLYDVR 239 

Ov 243 NRKWYIQAATSPKDVVILVDVSGSMKGLRLTIAKQTVSSILDTLGDDDFFNIIAYNEELH 302 

I 1 1 I I I 11 I I •: I 1 I I I I I I : I I I — • I I : I : I I M I I I I 
40 RRPWYIQGAASPKDMLILVDVSGSVSGLTLKLIRTSVSEMLETLSDDDFVNVASFNSNAQ 299 



Qy 

Db 

Qy 

Db 

Qy 

Db 



Db 2 

Qy 



Db 

Qy 



303 YVEPCLNGTLVQADRTNKEHFREHLDKLFAKGIGMLDIALNEAFNILSDFNHTGQGSICS 362 

II MM: M: : nil ; |1 I ::| : l: 

300 DVS-CFQ-HLVQANVRNKKVLKDAVNNITAKGITDYKKGFSFAFEQLLNYNVSRAN-CN 355 

363 QAIMLITDGAVDTYDTIFAKYNWPDRKVRIFTYLIGREAAFADNLKWMACANKGFFTQIS 422 



: I I I M I : I I I I I I : I I I : I : : I : : : I I I I I i I : : : I 

Db 35 6 KIIMLFTDGGEERAQEIFNKYN-KDKKVRVFRFSVGQHNYERGPIQWMACENKGYYYEIP 414 

Qy 423 TLADVQENVMEYLHVLSRPKVI--DQEHDVVWTEAYIDSTLTDDQGPVLMTTVAMPVFS- 479 

: : : : f I M I I I I I : I : III I : I : : I i : I : I I I : 
Db 415 SIGAIRINTQEYLDVLGRPMVLAGDKAKQVQWTNVYLDAL---ELG--LVITGTLPVFNI 4 69 

Qy 480 KQ^3ETRSKG-ILLGVVGTDVPVKELLKTIPKYKLGIHGYAFAITNNGYILTHPELRL 535 

: I : I I : : II I : I II : : : : : I : : I : I I ) I I t M : I II I 
Db 470 TGQFENKTNLKNQLILGVMGVDVSLEDIKRLTPRFTLCPNGYYFAIDPNGYVLLHPNL-- 527 

Qy 536 LYEEGKKRRKPNYSSVDLSEVEWEDRDDV-LRNAMVNRKTGK--FSMEVK KTVDKG 588 

: : : I : : I : I I : I : I I I : : : : I : I II : : I I I 
Db 528 QPKEP--VTLDFLDAELENDIKVEIRNKMIDGESGEKTFRTLVKSQDERYIDKG 579 

Qy 589 KRVLVMTNDYYYTDIKGTPFSLGVALSRGHGKYFF RGNVTIEEGL- 633 

I I : I : I I : I I : I : | : : I : I I 

Db 580 NRT YTWTPVNGTDYSLALVLPT-YSFYYIKAKLEETITQARSKKGKMKDSETLK 632 

Qy 634 -HDLEHPDVSLADEWSYCNTDLHPEHRHLSQLEAIKLYLKGKEP-LLQCDKELIQEVLFD 691 

: I : I I I I I : I : : I I I I I II I 

Db 633 PDNFEESGYTFIAPRDYCN-DLKISDNNTEFLLNFNEFIDRKTPNNPSCNADLINRVLLD 691 

Qy 692 A-VVSAPIEAYWTSLALNKSENSDKGVEVAFLGTRTGLSRINLFVGAEQLTNQDFLKAGD 750 

I : : : I I : : : | || : | : | | : : | : : || : 

Db 692 AGFTNELVQNYWS KQKNIKGVKARFVVTDGGITRVYP KEAGE 733 

Qy 751 KENIFNADHFPLWYRRAAEQIPGSFVYSIPF— STGPVNKSNVVTASTSIQLLDERKSPV 808 

: : I : I : : : : I : : I : : I I : : I : : : : : I 
Db 734 NWQENPETYEDSFYKRSLDN--DNYVFTAPYFNKSGPGAYESGIMVSKAVEIYIQGKLLK 791 

Qy 809 VAAVGIQMKLEFFQRKFWTASRQCASLDGKCSISCDDETVNCYLIDNNGFILVS--EDYT 866 

MM::: : | | : | : : : : t : M : I I : I : : : I M 

Db 792 PAVVGIKIDVNSWIENFTKTSIRDPCAGPVCDCKRNSDVMDCVILDDGGFLLMANHDDYT 851 

Qy 867 -QTGDFFGEIEGAVMNKLLTMGSFKRITLYDYQAMCRANKESSDGAHGLLDPY 918 

I I II M I : : : I I : : : I I II : M III I 

Db 852 NQIGRFFGEIDPSLMRHLVNISVYAFNKSYDYQSVCEPGAAPKQGA-GHRSAYVPSVADI 910 

Qy 919 -— NAFLSAVKWIMTELVLFLVEF NLCSWWHSDMTAKAQKLKQTLEPCDTEYPAFV 971 

: : I I : : I : I 111 I : I It : 

Db 911 LQIGWWATAAAWSILQQFLLSLTFPRLLEAVEMEDDDFTASLSK QSCITEQTQYF 965 

Qy 972 SERTIKETTGNIACEDCSKSFVIQQIPSSNLFMVVVDS— SCLCESVAPITMAPIEIRYN 1029 

: I : I : I : I 1 : I : : : : : M : : I : ! : ! I : : I I 
Db 966 FDNDSKSFSGVLDCGNCSRIFHGEKLMNTNLIFIMVESKGTCPCDTRLLIQAEQTSDGPN 1025 

Qy 1030 ESLKCERLKAQKIRRRPESCHGFHPEENARECGGAPSLQAQT--VLLLLPLLLMLFS 1084 

1 : : I : I : I : I : I : : II I I : : : Mill 

Db 1026 -— PCDMVKQPRYRKGPDVCFDNNVLEDYTDCGGVSGLNPSLWYIIGIQFLLLWLVS 107 9 
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